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Ministério da Saude
Secretaria de Vigilancia em Saude
Departamento de Imunizagdo e Doengas Transmissiveis
Coordenagdo-Geral do Programa Nacional de Imunizagdes

NOTA TECNICA N2 1129/2021-CGPNI/DEIDT/SVS/MS

1. ASSUNTO
1.1. Orientagdes para a vigilancia em saude, no que se refere aos aspectos epidemioldgicos e laboratoriais da vigilancia genémica da covid-19, acerca
de:

a) Métodos diagndsticos utilizados na vigilancia laboratorial de infecgdes de SARS-CoV-2 por VOC, VOI ou VA;

b) Defini¢des de casos confirmados, provaveis, sugestivos e descartados de covid-19 por VOC, VOI ou VA; bem como de casos importados e
autdctones; e transmissdo esporadica e comunitaria;

c) Processo de notificagdo, investigacdo e encerramento de casos de covid-19 por VOC, VOI ou VA;
d) Processo de selegdo de amostras para sequenciamento genémico completo, sequenciamento gendmico parcial ou RT-PCR de inferéncia.
2. CONTEXTUALIZACAO

2.1. O virus SARS-CoV-2, assim como outros virus, sofre mutagdes genéticas a medida que se replica. MutagBes especificas podem gerar novas
linhagens ou variantes genéticas do virus em circulagdo, com diferentes graus de importancia para satde publica.

2.2. De acordo com o risco apresentado a saude publica, estas variantes podem ser classificadas como Variantes de Preocupagdo (VOC — do inglés
variant of concern), Variantes de Interesse (VOI - do inglés variant of interest) ou Variantes de Alerta (VA). A Organizagio Mundial da Sadde (OMS) definel:

l- Variantes de preocupacgdo (VOC): uma variante do virus SARS-CoV-2 que atende a defini¢do de VOI (ver abaixo) e, por meio de uma
avaliagdo comparativa, demonstra estar associada a uma ou mais das seguintes alteracdes em um grau de significancia para a satde publica
global: 1) aumento da transmissibilidade ou alteragdo prejudicial na epidemiologia da covid-19; OU Il) aumento da viruléncia ou mudanga na
apresentacdo clinica da doenca; OU llI) Diminuicdo da eficacia das medidas sociais e de satide publica, diagndstico, vacinas e/ou tratamentos
disponiveis.

OBSERVACAO: A fim de incorporar a melhor tradugdo do termo em inglés Variant of concern, anteriormente traduzido como Variante de Atengdo, a SVS
passard a adotar o termo Variante de Preocupagdo a partir da publicagdo desta Nota Técnica.

Il - Variantes de interesse (VOI): uma variante do virus SARS-CoV-2 que possui alteragBes genéticas que sdo previstas ou conhecidas por
alterar caracteristicas do virus, como transmissibilidade, gravidade da doenga, escape imunoldgico, escape diagndstico ou terapéutico; E que
causa transmissdo comunitdria significativa ou mdltiplos clusters de casos de covid-19, em varios paises, com prevaléncia relativa crescente
juntamente com o aumento do nimero de casos ao longo do tempo, ou outros impactos epidemiolégicos aparentes que sugerem um risco
emergente para a saude publica global.

I - Variantes de alerta (VA): uma variante do virus SARS-CoV-2 que possui alteragdes genéticas suspeitas de afetar as caracteristicas do
virus com alguma indicagdo de que pode representar um risco futuro, sem evidéncia de impacto fenotipico ou epidemiolégico claro no
momento, exigindo monitoramento até novas evidéncias.

2.3. As autoridades nacionais, especialistas no assunto, ao identificarem as VOC, VOI ou VA sdo incentivados a investigar e relatar os impactos dessas
variantes. Assim, a continua vigilancia das VOC, VOI ou VA tem sido realizada em diversos pal’sesz'3, inclusive no Brasil. Monitora-se principalmente o surgimento
e desenvolvimento de variantes que podem alterar as caracteristicas da doenga, da transmissdo do virus, do impacto da vacina, do protocolo terapéutico, dos

testes diagndsticos ou da eficacia das medidas de satde publica aplicadas para controlar a propagagdo da covid-19.

2.4. Até 06 de setembro de 2021, quatro principais VOC estdo em circulagdo no mundo®?Z: Alpha, Beta, Gamma e Delta e suas respectivas
sublinhagens. Essas quatro VOC ja foram identificadas no Brasil, sendo a Gamma identificada em todas as UF; a Delta em 19 UF; a Alpha em 17 UF; e a Beta em 2

UF4. Em relac3o as VOI, cinco principais estdo sob vigilancia da OMS 12: Eta; lota; Kappa, Lambda e Mu.
2.5. Uma lista das VOC, VOI e VA em atual circulagdo no mundo se encontra no Anexo | (Quadros 3, 4 e 5), com informagdes sobre as linhagens, clados,

primeiras amostras documentadas e data de designagdo de cada uma. A OMS mantém esta lista constantemente atualizada, que pode ser acessada no endereco
https://www.who.int/en/activities/tracking-SARS-CoV-2-variants/ .

2.6. Destaca-se que uma VOC, VOI ou VA pode ser reclassificada, caso se tenha demonstrado conclusivamente que houve elevagdo ou redugdo do
risco para a saude publica mundial, em comparagdo com outras variantes de SARS-Cov-2 em circulagdo, a partir dos critérios estabelecidos pela OMS.

2.7. A partir do aumento da disponibilidade de sequenciamento gendmico, a tendéncia é se observar o aumento das notificagdes de VOC, VOI e VA no
pais. Contudo, ainda ha diferengas regionais na capacidade, nas estratégias de amostragem e nos métodos de sequenciamento genémico do virus. Portanto, até

o momento, as notificagdes de VOC, VOI e VA devem ser interpretadas com cautela3, principalmente no que se refere as conclusdes acerca da propor¢do de
casos, pois para isso, é necessdrio conhecer o tipo e a representatividade da amostragem. Por exemplo, quando os métodos de sequenciamento genémico
parcial ou RT-PCR de inferéncia sdo utilizados para triagem das amostras para o sequenciamento gendémico completo, espera-se que a proporgdo de VOC
sequenciada seja maior do que a de outras variantes. Contudo, esta ndo € uma amostragem aleatdria e representativa da proporgdo de casos.

2.8. Neste cendrio de vigildancia mundial das VOC, VOI e VA e considerando os diferentes métodos laboratoriais que podem ser adotados pelos estados
brasileiros na identificagdo dessas variantes, se faz necessério o estabelecimento de critérios nacionais - de forma a obtermos uma vigilancia genémica com
ac¢des padronizadas, sistematizadas, regulamentadas e frequentemente revistas sob a luz da saude publica no Brasil.

3. METODOS LABORATORIAIS UTILIZADOS NA VIGILANCIA GENOMICA

3.1 Sequenciamento gendmico completo
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O sequenciamento gendmico completo é considerado o padrao ouro para a definigdo das linhagens e variantes de SARS-CoV-2, pois contempla o
genoma viral inteiro, permitindo a identificagdo de todas as mutagGes que assinam as linhagens e ainda possibilita realizar a reconstrugao filogenética, podendo
dar suporte a vigilancia epidemioldgica na definigdo da origem do surto.

Qualquer linhagem definida por sequenciamento completo é classificada como CASO CONFIRMADO.

ATENGAO: Os relatérios técnicos do laboratério devem conter a linhagem definida pelo sistema de classificagdo Pangolineage e recomenda-se fortemente a
submissdo do genoma na base de dados EpiCoV do GISAID (https://www.gisaid.org/).

3.2. Sequenciamento gendmico parcial

3.3. O sequenciamento parcial, como o realizado pela metodologia de Sanger, pode ser realizado pela amplificagdo de genes especificos do virus SARS-
CoV-2, como da proteina Spike. Esse alvo deve conter algumas das assinaturas principais caracteristica das linhagens. Essa metodologia de sequenciamento
parcial nos permite inferir uma provavel linhagem viral. Portanto, diferentemente do sequenciamento completo, ndo contempla o genoma viral inteiro e por
isso, até o momento, ndo pode ser considerado como confirmatdrio. As analises ficam restritas ao fragmento sequenciado.

3.4. Qualquer linhagem definida por sequenciamento parcial é classificada como CASO PROVAVEL por critério laboratorial.

ATENCAO: Nos relatdrios técnicos do laboratério deve-se informar as mutagdes encontradas que caracterizam a provavel linhagem.

3.5. RT-PCR em tempo real de inferéncia

(com alvos especificos caracteristicos de algumas linhagens)

3.6. Foram desenvolvidos alguns protocolos de RT-PCR em tempo real para inferéncia de linhagens através da detec¢do da presenga ou auséncia de
mutagBes pontuais caracteristicas de algumas linhagens de SARS-CoV-2 - como as VOC.

3.7. Por se tratar de uma metodologia direcionada a alvos pontuais do genoma, a interpretagdo deve ser feita com cautela, levando em consideragcdo
sempre a situagdo epidemioldgica da regido geografica e do paciente. Existem varios protocolos disponiveis para a triagem de linhagens de SARS-CoV-2. Reforga-
se que a interpretacdo deve levar em consideragdo a convergéncia evolutiva de algumas mutagdes em linhagens distintas.

3.8. Qualquer linhagem sugerida por esse tipo de protocolo sera classificada como CASO SUGESTIVO por critério laboratorial.

ATENGAO: Nos relatérios técnicos do laboratério deve-se informar os protocolos, os alvos avaliados e a presenca ou auséncia destes alvos, uma vez que ja ha
varios testes no mercado e cada um utiliza uma metodologia.

4. VIGILANCIA GENOMICA NO CONTEXTO DA VIGILANCIA EPIDEMIOLOGICA
4.1. Objetivos
4.2, Levando em consideragdo que as VOC, VOI e VA tem potencial para alterar as caracteristicas da doenga, da transmissdo do virus, do impacto das

vacinas, do protocolo terapéutico, dos testes diagndsticos ou da eficacia das medidas de saude publica aplicadas para controlar a propagagdo da covid-19, a
vigilancia epidemioldgica dessas variantes é essencial para auxiliar na contengdo da transmissdo, bem como apoiar no conhecimento da dinamica da doenga.

4.3. No contexto atual, os objetivos da vigilancia epidemioldgica das variantes do virus SARS-CoV-2 no Brasil sdo:

e Planejar o processo de selecdo representativa das amostras a serem sequenciadas por Unidade Federada, de forma que permita a detecgdo precoce
e monitoramento dos casos de VOC, VOI ou VA

o Identificar oportunamente a circulagdo de VOC, VOI ou VA na populagio

o Utilizar os resultados do sequenciamento gendmico completo, parcial ou RT-PCR de inferéncia para investigar os casos e seus contatos, definindo
a origem e tipo de transmissdo da VOC, VOI ou VA naquela localidade

¢ Propor medidas de isolamento dos casos com VOC, VOI ou VA e quarentena dos seus contatos, de modo a evitar a disseminagdo dessas novas
variantes naquela localidade

¢ Descrever os casos e auxiliar no entendimento da dindmica epidemiolégica das VOC, VOI ou VA em relagdo as outras variantes em circulacao,
incluindo caracteristicas como: taxa de ataque, taxa de transmissdo secundaria, prevaléncia, incidéncia, morbidade, mortalidade e outros
parametros que indiquem alteragdo na dindmica da doenga.

¢ Propor medidas de decisdo para o controle da covid-19, baseadas nos resultados das investigagdes epidemioldgicas de casos de VOC, VOI ou VA

o Alertar a populag@o acerca dos riscos das VOC, VOI ou VA e as medidas de prevengao e controle

« Comunicar a populagéo os locais com circulagdo de VOC, VOI ou VA e recomendar que se evitem todas as viagens ndo essenciais

4.4, DefinicGes

4.5, Tendo em vista os diferentes protocolos de caracterizagdo viral realizados no pais e o que cada um identifica, faz-se necessario vincular o resultado
dos mesmos com a vigilancia epidemioldgica.

4.6. Em 28 de julho de 2021, a Secretaria de Vigildncia em Saude (SVS) do Ministério da Saude (MS) convidou especialistas que trabalham nos
Laboratdrios de Referéncia Nacional e Regionais (LRN e LRR) para diagndstico de virus respiratérios (Fundagdo Oswaldo Cruz, Instituto Evandro Chagas e Instituto
Adolfo Lutz) para uma reunido técnica com epidemiologistas das principais Secretarias Estaduais de Saude que estdo tendo casos de VOC Delta (Parana, Rio de
Janeiro, Rio Grande do Sul, Sdo Paulo). Participaram também o corpo técnico da SVS/MS e da Organizagdo Pan-Americana da Saude, escritério do Brasil. Com
base na discussdo desse grupo e de nova reunido com o LRN, foram elaboradas orientagdes para a vigilancia epidemioldgica e vigilancia laboratorial, a saber:

4.6.1. Classificagdo de acordo com o método laboratorial e o vinculo epidemiolégico:

¢ Definicio de CASO CONFIRMADO de covid-19 por VOC, VOI ou VA:
o Somente por critério laboratorial: Caso confirmado de infec¢do por SARS-CoV-2 (positivo no RT-PCR ou no teste de antigeno) com
posterior sequenciamento gendmico completo do virus que identifique as assinaturas gendmicas das VOC, VOI ou VA.

« Defini¢iio de CASO PROVAVEL de covid-19 por VOC, VOI ou VA:
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o Somente por critério laboratorial: Caso confirmado de infec¢ao por SARS-CoV-2 (positivo no RT-PCR ou no teste de antigeno) que
realizou apenas o sequenciamento parcial do genoma de SARS-CoV-2 permitindo a identificagdo de algumas das assinaturas gendmicas das
VOC, VOI ou VA.

¢ Defini¢cio de CASO SUGESTIVO de covid-19 por VOC, VOI ou VA:
o Por critério laboratorial: Caso confirmado de infecgdo por SARS-CoV-2 (positivo no RT-PCR ou no teste de antigeno) que realizou
apenas o RT-PCR de inferéncia de linhagens, identificando mutag¢des sugestivas de VOC, VOI ou VA.
o Por critério epidemiolégico: Caso confirmado de infecgdo por SARS-CoV-2 (positivo no RT-PCR ou no teste de antigeno) E contactante
(primario, secundario, terciario ou mais) de pelo menos um caso confirmado, provavel ou sugestivo por critério laboratorial de covid-19 por
VOC, VOI ou VA, desde que seja identificada a cadeia de transmissao.

¢ Definicio de CASO DESCARTADO de covid-19 por VOC, VOI ou VA: Caso confirmado de infec¢do por SARS-CoV-2 (positivo no RT-PCR
ou no teste de antigeno) com posterior sequenciamento genémico completo do virus ou sequenciamento parcial ou RT-PCR de inferéncia que ndo
identifiquem VOC, VOI ou VA.

Quadro 1. Classificagdo, critérios, métodos laboratoriais e definigdes de casos de covid-19 por VOC, VOI ou VA.
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. . DEFINICAD
CASO CRITERIO METODO LABORATORIAL - =
(para notificagdo e encerramento)
SEQUENCIAMENTO
GENOMICO COMPLETO: Caso confirmado de infacgdo por SARS-
Caso CONFIRMADD Soments ) N CoW-2 ::pc15|t|1.ru no RT_—F‘EH ou na teste
. 0 resultado  identifica a | de antigena) que realizow o
de VOC, VOl ouw VA laboratorizl . . .
exgta YOO, VWOl ou VA | sequenciamento genomico completa,
Portanto, & considerade o | identificando 2 VOC, YOI ou VA,
padréo-ourg de diagnastico.
5ECU-1EN':|AME NTO Caso confirmado de infecgdo por SARS-
GEMOMICO PARCIAL: Cao¥'-2 (positivo no RT-PCR ow no teste
Cas0 PROVAVEL de S0 mente. 5 e " de= antl'gnjen-u:- que realjzu!..l ap—ena.ﬁ o
VOC. VOl au VA laboratorizl resultado permiis 3 sequenciamento genémico parcial,
‘ ou VA identificagao de algumas identificando assinaturas gendmicas da
aszinaturas gendmicas das VOC, VOI ou VA
VO, VOl ou WAF
RT-FCR DE INFERENCIA: Caso confirmado de infecgdo por SARS-
CoV-2 |positivo no RT-PCR ouw no teste
Lsbaratorizl O resultado  identifica d= antlg.en-u:-hquta n.!allzc-.u apenas o RT-
mutagies sugestivas  de PCR dE‘InfEFE nEI-E-l. identificando
b c mutagoes sugestivas da VOC, VOl gu
WOC, VOl ou VAR -
WAL
Caso SUGESTIVO de Caso confirmado de infecgdo por SARS-
WOC, WOl ou VA CoW-2 (positivo no RT-PCR ow no teste
de antigena) e contactante (primario,
secundario, terciario ou mais) de pelo
Epidemiologico - menas um caso confirmado, provavel
ou sugestivo por critéric laboratorial de
covid-19 por VOC, WOl ou VA, desde
ques zaja identificads 3 cadeia de
transmissao.
;icrld%?:g;g;rﬂTiETD Caso confirmado de infecgdo por SARS-
SEQUENCIAMENTO ’ CoW-2 ::FICIE-iti'u'ﬂ no RT_—F'EH ou na teste
- de antigena) que realizou o
GENOMICD PARCIAL QU sequenciamento genémico completo
Caso DESCARTADO de RT-PCR DE INFERENCIA: s =N F
- do virus ou o sequenciamento
WOC, WOl ou WA, . -
o ltada nEo identifi gendmico parcial ou o RT-PCR de
n_esu =da nac‘al |_!n mea inferencia, nao identificanda
Fssinaturas genoamicas ou ] . w
mutacies sugestivas de 2ssinaturas gendmicas ou mutacdes
VOC, VOl au VA. sugestivas da WVoC, VIOl ou WA,

Fonte: GT-Covid-19, Influenza e Outros Virus Respiratérios/CGPNI/DEIDT/SVS/MS.

@ A vigilancia epidemioldgica precisa avaliar o laudo do laboratério e identificar as mutagdes encontradas que caracterizam a
provavel linhagem.

ba vigilancia epidemioldgica precisa avaliar o laudo do laboratério e identificar os alvos avaliados e a presenga ou auséncia
destes alvos. No contexto epidemioldgico atual, caso o resultado seja sugestivo de VOC, verificar para qual variante - Alpha, Beta ou Gamma. Se
ndo for sugestivo destas, é considerado sugestivo da variante Delta.

¢ A depender da situacdo epidemioldgica do municipio, serd necessario enviar a amostra para sequenciamento gendmico
completo. Ver informacgdes detalhadas nos itens 4.4 (Figura 1) e 4.5 (Quadro 2).

4.6.2. Classificagdo de acordo com a origem da infecgdo:
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¢ Definicio de CASO IMPORTADO de covid-19 por VOC, VOI ou VA: Caso confirmado, provavel ou sugestivo de covid-19 por VOC, VOI ou
VA, com origem em outro municipio/estado/pais, ou seja, diferente daquele onde foi notificado’-®.

« Defini¢io de CASO AUTOCTONE de covid-19 por VOC, VOI ou VA: Caso confirmado, provavel ou sugestivo de covid-19 por VOC, VOI

4.6.3. Classificagao de acordo com o padrdo de transmissao:

o Defini¢io de TRANSMISSAO ESPORADICA de covid-19 por VOC, VOI ou VA: Quando ha presenga de casos autéctones de covid-19 por
VOC, VOI ou VA, que possuem ou ndo vinculo epidemioldgico com caso importado da mesma variante®”, porém essa transmissdo nio &

sustentada, ou seja, 0 municipio ndo apresenta posterior aumento desses casos>’. Essa definicdo se aplica a casos isolados ou aglomerados.
o Aglomerados de casos podem ser definidos como um conjunto de casos que se relacionam por tempo, localizagdo geografica e exposicdes
comuns. Podem ou nio ter vinculo com casos importados.

« Defini¢io de TRANSMISSAO COMUNITARIA de covid-19 por VOC, VOI ou VA: Quando ha presenga de casos autéctones de covid-19 por
VOC, VOI ou VA e, apos investigagdo epidemioldgica, ndo é possivel identificar a cadeia de transmissdo e o vinculo com um caso importado ou

aglomerado de casos da mesma variante. Observa-se posterior aumento desses casos ao longo do tempo®’.

4.7. Notificagdo
4.8. Conforme a Lista Nacional de Notificagdo Compulséria de doengas, agravos e eventos de saude publica nos servigos de saude publicos e privados
em todo o territério nacional, publicada na Portaria MS/GM N2 1.061, de 18 de Maio de 20208 - Anexo I, item 16, Evento de Salde Publica (ESP) que se constitua

ameaca a saude publica, é necessario notificar todos os casos confirmados, provaveis ou sugestivos de VOC, VOI ou VA, de forma imediata, para o Ministério
da Saude, Secretaria Estadual de Saude e/ou Secretaria Municipal de Saude.

“Evento de saude publica (ESP): situagdo que pode constituir potencial ameaga a saude ptblica, como a ocorréncia de surto ou epidemia, doenga ou agravo de causa
desconhecida, alteragdo no padrdo clinico-epidemioldgico das doengas conhecidas, considerando o potencial de disseminagdo, a magnitude, a gravidade, a

severidade, a transcendéncia e a vulnerabilidade, bem como epizootias ou agravos decorrentes de desastres ou acidentes” ®

4.9. A notificagdo compulsdria é a comunicagdo obrigatdria a autoridade de saude, realizada pelos médicos, profissionais de saude ou responsdveis
pelos estabelecimentos de saude, publicos ou privados, sobre a ocorréncia de suspeita ou confirmagdo de doenca, agravo ou evento de saude publica. Dessa
forma, qualquer laboratério publico ou privado deve notificar os resultados de VOC, VOI ou VA a Secretaria Municipal de Saude de forma imediata, ou seja, em
até 24 (vinte e quatro) horas, a partir do conhecimento da ocorréncia de doenga, agravo ou evento de salde publica, pelo meio de comunicagdo mais rapida
disponivel.

4.10. Tendo em vista que os sistemas nacionais vigentes de notificagdo de casos de covid-19 e-SUS Notifica e Sistema de Informacgdo de Vigilancia da
Gripe (SIVEP-Gripe) ainda ndo contém as varidveis relativas as VOC, VOI e VA, faz-se necessario que as Secretarias Estaduais de Saude notifiquem os casos
confirmados, provaveis ou sugestivos ao Grupo Técnico de Vigilancia Epidemioldgica da covid-19, Influenza e outros virus respiratérios, da Coordenagdo Geral do
Programa Nacional de Imunizagdes, por meio do envio didrio da planilha detalhada e padronizada, para o e-mail gripe@saude.gov.br .

4.10.1. Orientagdes sobre a tabela resumo

4.11. Considerando a necessidade da notificagdo imediata dos casos confirmados, provaveis ou sugestivos de VOC, VOI ou VA informados pelos
laboratdrios, faz-se necessario liberar diariamente a tabela resumo para fins de organizagdo e conferéncia dos dados. Para isso, orienta-se utilizar as definigdes
de caso apresentadas no item 4.2.1 e Quadro 1. A nova tabela resumo encontra-se na Tabela 1.

Tabela 1. Tabela resumo de casos de covid-19 por VOC, VOI ou VA, a ser utilizada a partir da data de publicagdo desta Nota Técnica.

CASOS CONFIRMADQS CASOS PROVAVEIS CASOS SUGESTIVOS
Unidade Critério laboratorial Critério laboratorial e .
C':Ir!d:; Federada (Sequenciamento (Sequenciamento {:{E&g;ioc::?:;::gr::ai,;] Critério epidemioldgico
(UF) gendmico completo) gendmico parcial)

N2 de casos N2 de obitos | N2decasos | N2 de obitos | N2decasos | N2 de dbitos | N2 de casos | N2 de dbitos
confirmados confirmadas provaveis provaveis sugestivos sugestivos sugestivos sugestivos

1 XX

2 XX

3 XX

4 XX

3 XX

L] XX

7 XX

E XX

9 XX

10 XX

Total

Fonte: GT-Covid-19, Influenza e Outros Virus Respiratérios/CGPNI/DEIDT/SVS/MS.
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4.11.1. OrientagGes sobre a planilha detalhada

4.12. Considerando a necessidade da notificagdo imediata dos casos confirmados, provaveis ou sugestivos de VOC, VOI ou VA informados pelos
laboratdrios; e das inUmeras varidveis da planilha de dados detalhada enviada as secretarias estaduais de satde, orienta-se:

e Para cada caso confirmado, provavel ou sugestivo de VOC, VOI ou VA que a SES tiver conhecimento, no primeiro momento preencher
parcialmente as informagodes de cada resultado na planilha de casos, digitando apenas as informagdes existentes que chegaram com o laudo do
laboratorio e as informagdes sobre o resultado do sequenciamento genémico completo, parcial ou RT-PCR de inferéncia, conforme as seguintes
orientagodes (exemplificadas no Anexo II):

a. Na coluna E (“DATA NOTIFICACAO PARA SVS/MS”), digitar a data de notificagio para a SVS/MS
b. Digitar todos os dados presentes no laudo do laboratdrio nas colunas correspondentes
c. Se ndo houver os dados de identificagdo no laudo do laboratorio, na coluna G (“NOME COMPLETO”), digitar os dizeres ‘SEM NOME’
d. Na coluna R (“CLASSIFICACAO DA VARIANTE”), selecionar ‘VOC’, ‘VOI’ ou ‘VA’
e. Na coluna S (“NOMENCLATURA OMS DA VOC, VOI OU VA”), digitar o nome da variante (A/pha, Beta, Gamma, Delta, etc)
f. Na coluna T (“METODO LABORATORIAL MAIS RECENTE), selecionar ‘sequenciamento completo’, ‘sequenciamento parcial’ ou ‘RT-
PCR de inferéncia’
g. Quando o resultado for de sequenciamento gendmico completo:
i. Na coluna W (“RESULTADO DO SEQUENCIAMENTO COMPLETO”), digitar a linhagem da VOC, VOI ou VA
ii. Na coluna X (“LABORATORIO QUE FEZ O SEQUENCIAMENTO COMPLETO"), digitar o nome do mesmo
iii. Na coluna Y (“DATA DO RESULTADO DO SEQUENCIMENTO COMPLETO”), digitar a data
h. Quando o resultado for de sequenciamento gendmico parcial:
i. Na coluna Z (“RESULTADO DO SEQUENCIAMENTO PARCIAL”), digitar a linhagem
ii. Na coluna AA (“LABORATORIO QUE FEZ O SEQUENCIAMENTO PARCIAL™), digitar 0 nome do mesmo
iii. Na coluna AB (“DATA DO RESULTADO DO SEQUENCIMENTO PARCIAL”), digitar a data
i. Quando o resultado for de RT-PCR de inferéncia:
i. Na coluna AF (“RESULTADO DO RT-PCR DE INFERENCIA”), digitar o nome da VOC, VOI ou VA, ou o c6digo da linhagem
ii. Na coluna AG (“LABORATORIO QUE FEZ O RT-PCR DE INFERENCIA”), digitar o nome do mesmo
iii. Na coluna AH (“DATA DO RESULTADO DO SEQUENCIMENTO PARCIAL”), digitar a data
j. Na coluna CB (“INVESTIGACAO EPIDEMIOLOGICA™), selecionar ‘em andamento’ ou ‘finalizada’
k. Na coluna CJ (“CLASSIFICAGCAO FINAL”):
i. Quando for sequenciamento completo, selecionar a op¢ao ‘confirmado’
ii. Quando for sequenciamento parcial, selecionar preliminarmente a opgao ‘provavel’, podendo posteriormente, quando chegar o
resultado do sequenciamento completo, alterar para ‘confirmado’ ou ‘descartado’
iii. Quando for RT-PCR de inferéncia, selecionar preliminarmente a opgao ‘sugestivo’, podendo posteriormente, quando chegar o
resultado do sequenciamento completo, alterar para ‘confirmado’ ou ‘descartado’

¢ Apds o momento da notificagdo imediata, orienta-se que a SES realize a investiga¢do do caso buscando:

a. Dados secundarios nos sistemas GAL (Gerenciador de Ambiente Laboratorial), eSUS-Notifica, SIVEP_Gripe, SI-PNI (Sistema de
Informagdo do Programa Nacional de Imunizag¢des) e SIM (Sistema de Informagdes sobre Mortalidade).
b. Dados primarios diretamente com o caso ou contatos, a fim de investigar:
i. Na coluna CC (“ORIGEM DO CASO?”), definir se ¢ um caso importado ou autéctone. Ha também a possibilidade de deixar como
‘em investigagdo’
ii. Se o caso for importado, preencher os dados da coluna CD até CF, informando o pais da contaminagio, data da saida do pais e
chegada ao Brasil
iii. Se o caso for autdctone, na coluna CG (“TIPO DE TRANSMISSAO NO MUNICIPIO”), selecionar: ‘transmissio esporadica’ ou
‘transmissdo comunitaria’

¢ Investigacdo dos contatos:
a. Os primeiros casos de cada municipio precisam ter os seus contatos investigados e avaliada a cadeia de transmisséo, a fim de auxiliar na
conclusdo do tipo de transmissdo naquele local.
b. A partir do momento em que ha a confirmagao epidemioldgica de que o caso ¢ autoctone e a transmissdo deixou de ser esporadica e se
elevou para transmissdo comunitaria, torna-se opcional a investigagdo do caso com dados primarios e dos contatos. Mantem-se a

necessidade de investigar os dados secundarios nos sistemas de informacio.

e Com o decorrer da investigagdo epidemioldgica, preencher retrospectivamente os dados faltantes dos casos que ja foram notificados.

¢ Ao fim da investigagdo:

a. Na coluna CB (“INVESTIGACAO EPIDEMIOLOGICA”) alterar para a opgdo ‘finalizada’.

ATENGAO: Apés transmissdo comunitdria assumida no municipio e/ou estado, a notificacdo dos casos de covid-19 por VOC, VOI ou VA pode ser realizada
apenas por meio da tabela resumo (Tabela 1). A investigagdo de casos e monitoramento de contatos podem seguir os critérios epidemioldgicos ja estabelecidos
no Guia de Vigilancia Epidemioldgica da Covid-191911 e descritos no item 5.

4.12.1. Confidencialidade

4.13. Ressalta-se que o preenchimento e envio da planilha detalhada de casos sdo de carater temporario, até que os sistemas sejam atualizados para a
inser¢do das informagGes relativas as VOC, VOI e VA. A planilha referida é de acesso EXCLUSIVO das secretarias estaduais de salide e do Ministério da Saude.
Além disso, por conterem informag&es confidenciais e sigilosas, estdo protegidas pela Lei Geral de Prote¢do de Dados Pessoais (LGPD).

4.14. Orientagdes sobre as a¢des das equipes de vigilancia e laboratdrio a partir dos resultados laboratoriais

4.15. Todo o caso confirmado, provavel ou sugestivo de covid-19 por VOC, VOI ou VA requer que agdes sejam tomadas, tanto pelas equipes de vigilancia
quanto pelas equipes laboratoriais, que devem manter constante comunicagdo para que a devida vigilancia gendmica da covid-19 seja possivel, conforme as
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seguintes orientacées (exemplificadas na Figura 1):
o Acdes a partir do resultado do sequenciamento genémico completo, identificando VOC, VOI ou VA:

a. A equipe de vigilancia deve:
i. Notificar imediatamente o0 MS, como um caso confirmado de covid-19 por VOC, VOI ou VA;
ii. Iniciar a investigacdo epidemioldgica do caso, verificando se foi realizado isolamento domiciliar na época da infecgao;
iii. Realizar o rastreamento de contatos da época da infecgdo, avaliando se os mesmos foram testados positivos para covid-19;
iv. Informar os laboratorios sobre os contatos dos quais a busca de amostras é necessaria
b. A equipe laboratorial deve:
i. Buscar amostras armazenadas dos contatos informados pela equipe de vigilancia;
ii. Selecionar amostras aleatorias do municipio e do periodo a serem enviadas para sequenciamento gendmico completo

e Acdes a partir do resultado do sequenciamento gendémico parcial indicando VOC, VOI ou VA ou RT-PCR de inferéncia sugestivo de
VOC, VOI ou VA:

a. A equipe de vigilancia deve:
i. Notificar imediatamente o0 MS, como um caso provavel (se sequenciamento parcial) ou caso sugestivo (se RT-PCR de inferéncia) de
covid-19 por VOC, VOI ou VA;
ii. Iniciar a investigagdo epidemiologica do caso, verificando se esta em isolamento domiciliar;
iii. Realizar o rastreamento de contatos, recomendando quarentena e realizando testagem para covid-19. Essa agdo é extremamente
b. A equipe laboratorial deve:
i. Enviar amostras para o sequenciamento gendmico completo, de acordo com os fluxos e critérios previamente acordados com a equipe
de vigilancia;
ii. Caso a amostra seja enviada para o sequenciamento gendmico completo, aguardar resultado e informar a equipe de vigilancia;
seguindo as agdes do topico 6.4.1
iii. Caso a amostra ndo seja enviada para o sequenciamento gendmico completo, informar a equipe de vigilancia para que o caso seja
encerrado

o Acdes a partir de resultado laboratorial que nio identifique ou nio seja sugestivo de VOC, VOI ou VA:
a. Ndo ¢é necessario investigagao caso a caso

Figura 1. Fluxo de agGes da vigilancia epidemioldgica e laboratorial a partir dos resultados de casos de covid-19 por VOC,

VOl ou VA
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Fonte: GT-Covid-19, Influenza e Outros Virus Respiratérios/CGPNI/DEIDT/SVS/MS.
4.16. Orientagdes para o municipio ou Unidade Federada assumir casos
4.17. Devido as caracteristicas dos diferentes métodos laboratoriais da vigilancia gendmica, é necessédrio que eles sejam analisados no contexto

epidemioldgico do municipio/Unidade Federada. Orienta-se que somente assuma-se caso de covid-19 por VOC, VOI ou VA, tendo o resultado de pelo menos
um (1) sequenciamento gendmico completo confirmando a variante.

4.18. Nos primeiros resultados de um municipio (transmissdo esporadica), se o0 método for sequenciamento gendmico parcial ou RT-PCR de inferéncia,
é imprescindivel encaminhar amostras para sequenciamento genémico completo.

H ATENGAO: Somente apds o municipio constatar transmissdo esporadica ou comunitaria, com pelo menos um caso confirmado (pelo sequenciamento genémico
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completo), os resultados de sequenciamento gendmico parcial ou de RT-PCR de inferéncia sdo suficientes para assumir casos provaveis ou sugestivos da VOC,
VOI ou VA (Quadro 2).

Quadro 2. Orientagdes para o municipio/Unidade Federada assumir casos de covid-19 por VOC, VOI ou VA, levando em consideragdo os resultados

laboratoriais.

RESULTADO LABORATORIAL

NENHUM

SEQUENCIAMENTO GENOMICO
COMPLETO ANTERIOR
identificando VOC, VOI ou VA

PELO MENOS UM
SEQUENCIAMENTO GENOMICO
COMPLETO ANTERIOR
identificando VOC, VOI ou VA

SEQUENCIAMENTO GENOMICO COMPLETO
identificando VOC, VOI ou VA

Resultado permite assumir o caso
como CONFIRMADO.

Resultado permite assumir o caso
como CONFIRMADO.

SEQUENCIAMENTO GENOMICO PARCIAL
identificando VOC, VOI ou VA

Resultado NAO permite assumir

. a
0 Caso como provavel.

Resultado permite assumir o caso
como PROVAVEL.

RT-PCR DE INFERENCIA
sugestivo de VOC, VOI ou VA

Resultado NAO permite assumir

. a
0 €aso como sugestivo.

Resultado permite assumir o caso
como SUGESTIVO. °

Fonte: GT-Covid-19, Influenza e Outros Virus Respiratérios/CGPNI/DEIDT/SVS/MS.

@ Recomenda-se enviar 100% das amostras para a rotina do sequenciamento gendmico completo (avaliar a possibilidade com o
LACEN ou LRN)

b Recomenda-se gue uma proporg¢do das amostras, representativa do municipio, continue sendo enviada para sequenciamento
gendmico completo, para fins da rotina da vigilancia genémica.

4.19. Orientagdes sobre o encerramento de casos

4.20. Considerando os resultados da investigagcdo epidemioldgica e dos exames de sequenciamento gendémico completo, sequenciamento gendmico
parcial e RT-PCR de inferéncia, faz-se necessdrio encerrar cada caso notificado na planilha detalhada. Para isso, orienta-se utilizar as definicGes de caso
apresentadas no item 4.1 (exemplificado na Figura 2).

ATENGAO: Todo caso de covid-19 por VOC, VOI ou VA notificado na planilha detalhada de dados precisa ser encerrado, em um prazo maximo de 60 dias.

Figura 2. Fluxo de encerramento dos casos de covid-19 por VOC, VOI ou VA
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Transmissao esporadica

Autoctone
Quanto a origem e Transmissdo comunitaria
transmisséao
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Importado E
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Fonte: GT-Covid-19, Influenza e Outros Virus Respiratérios/CGPNI/DEIDT/SVS/MS.
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5. VIGILANCIA GENOMICA NO CONTEXTO DA VIGILANCIA LABORATORIAL

5.1. Critérios laboratoriais de selecao de amostras

5.1.1. Sele¢do de amostras para sequenciamento genémico completo

5.2. Conforme critérios anteriormente descritos e previamente estabelecidos!! no Oficio N2119/2020/CGLAB/DAEVS/SVS/MS e Nota Técnica N2

52/2020/CGPNI/DEIDT/SVS/MSlZ, as amostras de VOC, VOI ou VA devem ser selecionadas e encaminhadas para sequenciamento gendmico completo a Rede de
Laboratérios do Ministério da Saude.

5.3. Para o sequenciamento, deverdo ser selecionadas amostras positivas para SARS-CoV-2 que atendam o critério essencial e um dos critérios de
elegibilidade (por prioridade), conforme documento da Vigilancia genémica do virus SARS-CoV-2 no ambito da SVS/MS10.

¢ Critério essencial:
o A amostra deve ter CT (cycle threshold) menor ou igual a 27 (preferencialmente o menor CT possivel).

¢ Critérios de elegibilidade (por prioridade):

Amostras de pacientes que evoluiram a obito; ou

Amostras de pacientes que tiveram sintomas graves da doenga; ou

Amostras de pacientes provenientes de areas fronteirigas com outros paises ou de areas de circulagdo de VOC nos ultimos 14 dias; ou
Amostras de pacientes que tiveram sintomas leves da doenga

o 0 0 o

Ressalta-se a importancia de incluir amostras com perfil epidemiolégico heterogéneo: diferentes faixas etarias, sexo e regides de abrangéncia.

ATENCAO: Todas as amostras de suspeita de reinfec¢ido, com o CT < 27, devem ser enviadas para sequenciamento, conforme NT Ne52/202012,

5.3.1. Sele¢do de amostras para o sequenciamento gendmico parcial

5.4. A depender da disponibilidade do sequenciamento parcial no LACEN, pode-se realizar inicialmente esse sequenciamento e enviar as amostras
sugestivas de VOC, VOI ou VA para sequenciamento gendmico completo. Assim, usar os mesmos critérios descritos para o sequenciamento completo.

5.4.1. Sele¢do de amostras para o RT-PCR de inferéncia

5.5. O kit para realizagdo do protocolo RT-PCR in house ou RT-PCR de inferéncia é o desenvolvido pelo pesquisador Prof. Dr. Felipe Naveca
(Fiocruz/Amazonas) para triagem das VOC Alpha, Beta e Gamma. Tendo em vista que todos os 27 LACENs receberam esse kit, orienta-se que, no cendrio
epidemioldgico atual, além dos critérios ja mencionados para selecdo de amostras positivas para o virus SARS-CoV-2, também selecionem para o uso dessas
reagoes:

o Para investigacdo de caso ou 6bito, contato ou surto:
o Caso ou 6bito confirmado de covid-19 por critério laboratorial com suspeita epidemiologica de VOC Delta
o Contato de um caso ou 6bito confirmado, provavel ou sugestivo de VOC Delta;
o Casos ou obitos confirmados de covid-19 relacionados com surtos, preferencialmente os que ocorrem em locais de longa permanéncia como
por exemplo: institui¢cdes de longa permanéncia de idosos (ILPI), unidades de privagdo de liberdade, institui¢des escolares, hospitais ou
embarcagdes.

¢ Para investiga¢io retrospectiva de circula¢do da VOC Delta no municipio:
o Caso ou 0bito confirmado de covid-19 e que resida no mesmo municipio de um caso ou 6bito confirmado de VOC Delta e tenha amostra
coletada com intervalo maximo de 15 dias (antes ou depois do caso confirmado).

¢ Casos suspeitos de reinfec¢io
o Caso ou 6bito confirmado de covid-19, com suspeita de reinfec¢do, independente da variante da primeira infecgao.

5.6. Orienta-se que as amostras recentes devem ser priorizadas com a finalidade de oportunizar as ac6es de prevencdo e controle de casos e seus
contatos e reduzir a disseminagdo da covid-19 por meio do isolamento dos casos e quarentena dos contatos.

ATENCAO: os kits ndo podero ser armazenados apds sua reconstituicdo e deverdo ser utilizados na sua totalidade a partir do momento em que houver casos
provaveis ou sugestivos de VOC Delta.

5.7. Cadastro das amostras no Gerenciador de Ambiente Laboratorial — GAL

5.8. As amostras para sequenciamento gendmico devem ser cadastradas no GAL como a seguir:
¢ Agravo: Covid-19
¢ Finalidade: Investigacdo

¢ Exame: Covid-19
¢ Metodologia: Sequenciamento
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6. CONSIDERAGOES FINAIS

6.1. Recomenda-se que cada Unidade Federada, a partir da sua planilha detalhada, realize a analise epidemioldgica dos casos de covid-19 por VOC,
VOI ou VA, principalmente no que se refere aos dados de vacinagdo e evolugdo; e utilize essa analise para tomada de decisdo e comunicagdo dos casos.
6.2. Reforga-se as orientagdes para a investigacdo epidemioldgica dos casos em que forem identificadas VOC ou VOI, detalhadas no documento

“Vigilancia gendmica do virus SARS-CoV-2 na SVS/MS”10; na Nota Técnica N2 59/2021-CGPNI/DEIDT/SVS/MS3 (que trata sobre as recomendacdes quanto 3 nova
variante do SARS-CoV-2 no Brasil, disponivel em https://www.gov.br/saude/pt-br/media/pdf/2021/fevereiro/02-1/nota-tecnica-recomendacoes-quanto-a-nova-

variante-do-sars-cov-2-no-brasi.pdf) e na Nota Técnica n? 718/2021-CGPNI/DEIDT/SVS/MS14 (que orienta sobre vigilancia, medidas de prevengdo, controle e de
biosseguranca para casos e contatos relativo a Variante de aten¢do e/ou preocupacdo (VOC) Indiana B.1.617 e suas respectivas sublinhagens, disponivel em
https://www.gov.br/saude/pt-br/coronavirus/publicacoes-tecnicas/notas-tecnicas/nota-tecnica-no-718_2021-cgpni_deidt_svs_ms.pdf/view ).

6.3. No MS, dados referentes as VOC e VOI sdo analisados e informados semanalmente no Bolem Epidemioldgico Especial da covid-19, que pode ser
acessado na pagina oficial do MS, pelo link https://www.gov.br/saude/pt-br/assuntos/boletins-epidemiologicos/numeros-recentes .

6.4. A comunicagdo e esclarecimento de duvidas a respeito de casos de infec¢do pelo virus SARS-CoV-2 por VOC ou VOI devem ser feitos
prioritariamente pelo e-mail gripe@saude.gov.br.
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8. ORGANIZAGAO

¢ Coordenagdo-Geral do Programa Nacional de Imunizag¢des / Departamento de Imunizagdo e Doengas Transmissiveis / Secretaria de Vigilancia em
Saude/ Ministério da Saude (CGPNI/DEIDT/SVS/MS)

¢ Coordenacdo Geral de Laboratorios de Satide Publica / Departamento de Articulagdo Estratégica de Vigilancia em Satde / Ministério da Saude
(CGLAB/DAEVS/MS)
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e Secretaria Estadual de Satide do Parana (SES-PR)
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o Instituto Evandro Chagas (IEC)
o Instituto Adolfo Lutz (IAL)
¢ Organizagdo Pan-Americana de Saude / Organizagdo Mundial da Satide (OPAS/OMS) - Brasil

10. ANEXO |

LISTA DE VARIANTES DE PREOCUPAGAO (VOC) (QUADRO 3), VARIANTES DE INTERESSE (VOI) (QUADRO 4) E VARIANTES DE ALERTA (VA) (QUADRO 5),
SEGUNDO A ORGANIZACAO MUNDIAL DA SAUDE.

Quadro 3. Variantes de Preocupagdo (VOC)

iz Primeiras
Nomenclatura Linhagens GISAID Nextstrain adicionais de Data de
o amostras . -
omSs Pango ! clado clado aminoéacidos designacgai
) documentadas
monitoradas 2
i +5:484K Reino Unido,
Alpha B.1.1.7 GRY 201 (V1) +5:450R Se1-2020 18-Dez-202
Africa do Sul,
Beta B.1.351 GH/501Y.v2 20H (V2) +5:L18F Maio-2020 18-Dez-202
G P.1 GR/501Y.V3 201 (V3) +5:681H Brasil, 11-Jan-202
amma ' ' ' Nov-2020 an
india VOI: 4-Abr-2(
Delta B.1.617.2° G/A478K.V1 21A +5:417N y VOC: 11-Ma
Out-2020 2021

Fonte: Organizagdao Mundial da Saude L em 02 de setembro de 2021.

I'Inclui todas as linhagens descendentes. A lista completa das linhagens Pango pode ser encontrada aqui: https:/cov-
lineages.org/lineage list.html

2 Encontrado apenas em um subconjunto de sequéncias
3 inclui todas as linhagens Q. * (No sistema de nomenclatura Pango, Q ¢ um cé6digo para B.1.1.7)

4 inclui todas as linhagens AY. * (No sistema de nomenclatura Pango, AY ¢ um cddigo para B.1.617.2); para obter mais informagdes
sobre as linhagens AY. *, visite: https:/www.pango.network/new-ay-lineages/

Quadro 4. Variantes de Interesse (VOI)

Nomenclatura Linhagens GISAID Nextstrain Primeiras amostras Datade
OMs Pango ! clade clado documentadas designaca

Multiplos paises,

Fta B.1.525 G/484K.V3 21D Ao 17-Mar-20.

Estados Unidos, ‘

lota B.1.526 GH/253G.V1 21F o 2090 24-Mar-20.

Kappa B.1.617.1 G/452R.V3 218 India, 4-Abr-202
PP S : Out-2020

Lambd .37 GR/452QLV 216 Peru, 14-Jun-20:

amaaa : ' Dez-2020 et

Coldmbia )

Mu B.1.621 GH 21H 2001 30-Ago-20;

Fonte: Organizagdo Mundial da Saude L em 02 de setembro de 2021.
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I Inclui todas as linhagens descendentes. A lista completa das linhagens Pango pode ser encontrada aqui: https://cov-

lineages.org/lineage list.html

Quadro 5. Variantes de Alerta (VA)
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Linhagens GISAID Nextstrain Primeiras amaostras Data de
Pango clado cloda documentadas designacdo
21427
£.1.429 CH/ASZRVL Jap Estados Unidos, WOl 5-hAar-203

[Antiga VOl Epsilon R - Mar-2020 WAz G-Jul-2021
- B.1.427/8.1.420)
rlltiplos paises
.1 GR - J:I'_I z:JE; N 07-Abr-2021
. -
ndonesia
B.1.466.2 GH - Hov-2020 28-Abr-2021
2.1.621 - . colombia, R
2 5-Malo-202
5.1.621.1 Jan-2021 = =
Miltiplos paises,
B.1.1318 GR - \an2021 02-Jun-2021
4 L
) rAdltiplos paises,
£.1.1.510 GR 20B/5 7324 - 02-lun-2021
L e
rlltiplos paises
C.26.3 GR . J:'" E:‘i:‘ B 16-Jun-2021
rAlltiplos paises
B.1.714.2 G - ”5_. ﬁ;}_c’ * 30-lun-2021
L] f
rAlltiplos paises
£.1.1.523 GR - "Fin:: zE-z:T " 14-Jul-2021
, rlltiplos paises
5.1.619 8 204/5.1264 "Fi.:: zF':v:T " 14-Jul-2021
wa | Lo s
rlltiplos paises
5.1.620 g - HE_. “n:pz': " 14-jul-2021
=L L
Africa do sul
c1z GR - 01-5st-2021

bdaio-2021

Fonte: Organizacdo Mundial da Sadde * em 02 de setembro de 2021.

IInclui todas as linhagens descendentes. A lista completa das linhagens Pango pode ser encontrada aqui: https://cov-

lineages.org/lineage list.html

11. ANEXO I

EXEMPLO DE PREENCHIMENTO PRELIMINAR DA PLANILHA DETALHADA DE CASOS DE COVID-19 POR VARIANTES DE PREOCUPAGAO (VOC),
VARIANTES DE INTERESSE (VOI) E VARIANTES DE ALERTA (VA) VOC, VOI OU VA
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A B E G R 5 T W X ¥ z AL AB AF AG
Nomenclatura
B Classificagao |OMS da VOC, |Método laboratorial mais [Fo% 000 ILaboratsrio [ | [F**7548 |1 aboratorio|Data do |
UF de notificagao|Nome da variante |-l bl L Ty LOsleiy do mento el b e RT-PCR fezo |'
D & (Alpha, Beta, |completo, : sequencia i q LS ]
notificagio |para Completo |[VOC, VOI ou Ga C ial  [COMP sequencia |parcial de RT-PCR de
mma, sequenciamento parcial mento mento mento i
SVS/MS VA) Delta, ou RT-PCR de inferéncia) (indique a completo mento (indique a parcial parcial inferéncia (inferéncia i
. it sdr) linhagem) completo |linhagem)
4| 1 XX oo | SEM NOME voc Delta Sequenciamento completo B.1.617.2 AWK x oo
5 | 2 bed w0t xxxx | SEM NOME voc Delta Sequenciamento completo B.1.617.2 WO e wen
6 | 3 xX s fionfxxxx | SEM NOME VoC Delta Sequenciamento completo B.1.617.2 WO e e
7 4 XX xxfonfxxxx | SEM NOME vocC Delta Sequenciamenta parcial B.1.617.2 WK o xS
8| 5 xx xxfxxxxxxn | SEM NOME vOC Delta Seguenciamento parcial B.1.617.2 KEAKK o e
9 | 6 b 0t | SEM NOME voc Delta RT-PCR de inferéncia B.1.617.2 WO
10| 7 X a0 | SEM NOME voc Delta RT-PCR de inferéncia B.1.617.2 XHXXX
1] ] XX wxfionfxxxx | SEM NOME vocC Delta RT-PCR de inferéncia B.1.617.2 XAHAK
12 3 XX xxfxxfxxxx | SEM NOME VoI Lambda Sequenciamento completo c.37 HHHAK xS nx wnxn
13| 10 XX xxfxxxxxx | SEM NOME VOl Lambda Sequenciamento completo C.37 KXNXK el e

Fonte: GT-Covid-19, Influenza e Outros Virus Respiratérios/ CGPNI/DEIDT/SVS/MS
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